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从 线粒体 Cyt b 基因 探讨 红 疗 疣 星 物 种 地 位 的 有 效 性 
了 张 明 旺 "2?， 侯 定 齐 *， 余 国 华 !， 杨 君 兴 1，* 


(1. 中 国 科学 院 昆 明 动物 研究 所 , 云南 昆明 ”650223; 2. 中 国 科 学 院 研究 生 院 , 北京 ”100049 ) 


摘要 : 疣 蚌 属 的 红 疗 疣 央 ( Tylorotriton shanjing ) 和 棕 黑 疣 (了 .werrucosus ) 的 物种 界限 一 直 不 清楚 。 测 定 
了 来 自 中 国 西南 地 区 14 个 地 点 的 了 .shanjing 和 了 .verrucosus 共 40 只 标本 的 线粒体 DNA Cyt b 基因 (753 bp )。 
结果 表明 :( 1 ) 用 邻接 法 、 最 大 简约 法 和 贝 叶 斯 法 等 3 种 系统 发 育 分 析 法 分 别 重建 棕 黑 疣 姑 种 组 系统 发 育 树 的 
拓扑 结构 不 支持 7. shanjing 是 单 系 群 ; (2) 了 .shanjing 与 7.verrucsus 的 mtDNA Cyt & 序列 差异 平均 值 仅 为 
1.2% ，, 未 达到 种 级 水 平 。 因 此 , 全 部 7. shanjing 样品 都 属于 同一 个 物种 , 即 了 .verrucosus , 不 支持 了 .shanjing 的 
物种 地 位 ，7 .shanjing 为 了 .verrucosus 的 同 物 异 名 ， 并 建议 恢复 了.verrucosus 的 中 文 名 红 凉 疣 颗 。 根 据 基 于 40 个 
样品 Cyt b 基因 序列 的 系统 发 育 树 和 遗传 变异 以 及 地 理 分 布 , 这 些 红 疗 疣 颗 ( 7 了 .verrucosus ) 样品 聚 为 3 支 , 即 
中 国 西南 地 区 的 红 疗 疣 败 可 分 为 片 马 、 演 中 演 西 和 汗 东 南 3 个 地 理 居 群 。 


关键 词 : 红 疗 疣 是 ; 有 效 性 ; 线粒体 DNA; 细胞 色素 b; 分 类 地 位 
中 图 分 类 号 : Q951.3; Q959.52; Q349 ”文章 标识 码 : A 文章 编号 : 0254-5853 ( 2007 ) 04- 0430- 07 
































































































































The Validity of Red Knobby Newt ( Tylototriton shanjing ) 
Species Status Based on Mitochondrial Cyt b Gene 


ZHANG Ming-wang'™’?*, RAO Ding-qi'**, YU Guo-hual, YANG Jun-xingl 
(1. Kunming Institute of Zoology, the Chinese Academy of Sciences, Kunming 650223, China’; 
2. Graduate School of the Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China ) 


Abstract: The delimitation between Tylototriton shanjing and T.verrucosus was not clear. Forty individuals of 
Tverrucosus and T'. shanjing were collected from fourteen localities in Southwest China and 753 bp of partial mitochondri- 
al Cyt b gene sequence were sequenced. Molecular phylogenetic trees of 了 . verrucosus group were reconstructed using 
neighbor-joining, maximum parsimony and Bayesian inference methods. Pairwise sequence comparisons to determine the 
amount of variation were performed using MEGA 3.0 software. According to the results of phylogeny analysis and Kimura 
2-parameter distance, the species validities were evaluated. The results showed that: ( 1) the 了 .shanjing did not form a 
monophyletic group; (2 ) the genetic distance was low between 了. shanjing and T .verrucosus, it was only 1.2% on aver- 
age. Therefore, 7'.shanjing as a valid species is not supported and can be argued to be a synonym of 了 . verrucosus. Ac- 
cording to our phylogenetic tree, the genetic divergences and geographic distribution ， 了 . werrucoszs ”distribution in the 
Yunnan Province can be divided into three geographic groups, i.e. the Pianma group, the Middle and West Yunnan group 


and the Southeast Yunnan group . 


Key words: Red knobby newt ( Tylototriton shanjing ); Validity; Mitochondrial DNA; Cyt gene; Taxonomic status 







































































红 疗 疣 蚌 属 于 有 尾 目 (Caudata ) 蝶 蜡 科 依据 采 于 我 国 云南 西部 腾冲 Nantin 和 陀 川 户 撒 的 
amandridae ) 疣 蜡 属 ( Tylototrition ) 棕 黑 疣 晨 标本 命名 为 verrucosus， 并 依 之 建立 新 属 Tylototri- 
目 〈《 Tylototriton verrucosus group )。 其 中 棕 黑 疣 晨 。” ”ton〔 疣 虹 属 )， 称 为 Tylototriton verrucosus (长 期 以 
日 包括 4 个 种 ， 红 疗 疣 晨 、 棕 黑 犹 蚊 、 贵 州 疣 晨 来 中 文 名 称 红 疗 疣 时 一 直 是 指 Tylototriton verruco- 

















和 大 凉 疣 央 ( Fei et al，2006 )。Anderson ( 1871 ) sus )。 之 后 ，Nussbaum et al ( 1995 ) 在 分 析 云 南 的 
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际 本 中 发 现 有 两 种 颜色 类 型 ; 一 种 背部 完全 为 棕 黑 
色 ， 另 一 种 背 消 和 体 侧 疗 粒 均 为 橙色 。 他 们 将 后 一 
种 命名 为 新 种 Tylototriton shanjing。Zhao et al 
(2000) 将 体 背 棕 黑 而 无 红色 疗 粒 的 Tylototriton 
verrucostus 的 中 文 名 称 改 为 棕 黑 疣 蜂 ， 而 将 背 湖 和 
体 侧 疗 粒 均 为 橙色 的 Tylototriton shanjing 中 文 名 改 
为 红 疗 疣 晨 。 
棕 黑 疣 晨 ( Tylototriton verrucosus ) 在 中 国 仅 分 
布 于 云南 西部 边境 少数 地 区 ， 但 却 广泛 分 布 于 印 
度 、 尼 泊 尔 、 缅 外、 老挝 ; 而 红 疗 疣 晨 〔( Tylototri- 
ton shanjing ) 仅见 于 云南 中 部 、 南 部 及 西部 地 区 。 
然而 ， 红 疗 疣 晨 的 分 类 地 位 一 直 存 有 争议 (Nuss- 
baum et al，1995; Lu，2001 )。Lu ( 2001 ) 以 线粒体 
DNA 上 16SrRNA、Cyt 和 ND4 三 个 基因 的 片段 
共 约 1 300 bp 的 序列 数据 构建 了 中 国 蝶 晨 科 的 系统 
发 育 树 ， 其 中 包括 分 别 采 自 于 云南 陀 川 的 棕 黑 疣 是 
(了 T,verrucosus ) 和 云南 金平 的 红 疗 疣 晨 ( 7. shanjing ) 
各 一 个 个 体 。 结 果 ， 从 分 子 系统 发 育 研 究 结果 来 看 ， 
这 两 个 物种 总 是 最 先 聚 在 一 起 ， 说 明 彼 此 间 亲 缘 关 
系 很 近 ， 它 们 之 间 的 碱 基 蔡 换 率 仅 为 2.1%; 与 它 
门 关系 最 近 的 是 贵州 更 晨 ( 7. jweichowensis )， 与 
它们 之 间 的 碱 基 蔡 换 率 分 别 达到 了 5.9% 和 5.5%。 
此 Lu (2001 ) 认为 分 子 系统 学 结果 不 支持 红 疗 
犹 蚌 〈 7 .shanjing ) 的 种 级 地 位 。 但 是 ， 使 用 很 少 
的 个 体 来 探讨 分 子 系统 学 的 问题 ， 这 种 分 析 所 得 
到 的 样品 间 的 遗传 差异 到 底 是 种 间 差 异 还 是 种 内 差 
异 , 是 很 难说 清楚 的 《Zhou et al，2003 )。 另 外 ， 
宗 黑 疣 央 和 红 疗 疣 虹 的 形态 差异 除了 主要 表现 在 色 
彩 和 疗 粒 差异 ， 此 外 并 没有 其 它 质 的 特征 可 以 区 分 
它们 (Lu, 2001) 因此 ， 色 彩 和 疗 粒 差异 是 否 为 鉴 
定 种 的 标准 还 存在 疑问 。 有 ， 了 .shanjing 和 
了 .verrucosus 的 种 间 鉴 别 特征 不 明显 ， 对 7. shanji- 
ng 的 物种 有 效 性 仍 存 疑问 ， 难 以 定论 ， 给 分 类 鉴 
定 带 来 诸多 困惑 。 究 其 原因 为 研究 方法 的 局 限 性 和 
研究 标本 的 不 足 ; 上 看 来 对 红 疗 犹 晨 (了 .spam 六 
ing ) 物种 地 位 的 有 效 性 有 必要 进一步 研究 。 

动物 线粒体 DNA 呈 母 系 遗 传 , 因 其 分 子 量 小 、 
进化 速度 快 《Brown, 1981 ) 等 特性 而 被 广泛 地 用 于 
系统 发 育 研 究 。 在 研究 种 间 和 种 内 进化 关系 和 遗传 
多 样 性 来 说 , 快速 进化 的 线粒体 DNA 已 成 为 一 个 
常用 且 有 效 的 分 子 标记 ; 线粒体 DNA 上 的 细胞 色 
素 b (cytochrome 5 ，Cyt 8 ) 基因 的 进化 速度 适中 ， 
一 个 较 小 的 基因 片段 可 包含 从 种 内 到 种 间 乃 至 到 科 









































































































































































































































































































































间 的 进化 遗传 信息 (Kocher et al, 1989 ), 因此 , Cyt 
8 成 为 研究 种 内 或 近 缘 种 间 系 统 发 育 和 遗传 问题 最 
常用 的 工具 之 一 , 它 的 部 分 或 全 序列 被 广泛 应 用 于 
动物 类 群 的 系统 进化 和 分 类 研究 中 ( Cao et al， 
2002; Irwin et al, 1991; Wang et al, 1999; Zhou et 
al, 2001; Helm-Bychowski et al ，1993 )。 本 文 测定 了 
采 自 中 国 西南 14 个 地 区 39 只 红 疗 王 晨 ( 7. shanjing ) 
和 1 只 采 自 于 云南 陇 川 的 棕 黑 疣 晨 (Tverrucosus ) 的 
线粒体 DNA 的 部 分 Cyt 5 序列 ， 从 分 子 水 平 探讨 我 国 
西南 地 区 红 疗 疣 蚌 (了 .shaming ) 的 分 类 地 位 及 其 与 
棕 黑 疣 晨 (了 .verrucosus ) 的 系统 进化 关系 ,以 确定 我 
国 红 疗 疣 晨 (了. shanjing ) 的 分 类 地 位 。 同 时 , 本 文 
为 进一步 探讨 我 国 疣 虹 类 种 群 的 遗传 变异 及 我 国 疣 
晨 属 的 系统 进化 等 问题 ， 提供 基础 资料 。 


1 材料 与 方法 


1.1 样品 的 采集 和 DNA 提取 

本 研究 共 采 集 到 43 个 样品 ， 其 中 39 只 红 疗 闫 是 
(了 .shanjing )、1 只 棕 黑 疣 央 (7 了 .verrucosus 入 2 只 贵 
州 疣 晨 (7. kweichowensis 入 工具 大 凉 王 蚌 (7 .dalian- 
gensis ) 的 样品 。39 只 红 疗 疣 晨 ( T, shanjing ) 代表 
了 在 云南 分 布 的 大 部 分 地 区 ， 详 细 信 息 见 表 1 和 图 1。 
收集 的 样品 为 个 体 的 肝脏 部 位 ， 并 保存 于 浓度 为 
99% 的 酒精 分 析 纯 溶液 中 ，-20C 冰 箱 保存 。 肝 脏 

品 总 DNA 提取 采用 标准 的 蛋白 酶 K 消化 和 酚 / 

氮 仿 抽 提 的 方法 (Sambrook et al，1989 )。 
1.2 DNA 扩 增 、 序 列 测定 和 分 析 

用 于 扩 增 mtDNA Cyt 5 基因 的 引物 为 MVZ15 
(5’ GAACTAATGGCCCACACWWTACGNAA 3’) 
(Moritz et al, 1992) 和 MVZ16 (5’ AAATAGGAAR- 
TATCAYTCTGGTTTRAT 3')( Chan et al, 2001 )， 总 
共 测 定 了 43 个 样品 的 Cyt 5 基因 序列 。 所 有 PCR 
扩 增 都 是 在 ABI 9700 型 扩 增 仪 上 完成 。 反 应 总 体 
积 为 50 pkL。 扩 增 反应 条 件 : 94% 预 变性 S min， 然 
后 运用 如 下 条 件 进行 35 个 循环 : 95% 变性 25 s， 
46 人 退火 30 s，72 亿 延伸 60 s; 最 后 在 72% 延伸 5 
min。PCR 产物 经 过 纯化 后 在 ABI 3730 自动 分 析 仪 
上 直接 进行 双向 测序 反应 ， 以 确保 序列 的 准确 性 。 

采用 DNASTAR6.0 软件 包 拼 接 双 向 测 得 的 序 
列 ; 序列 比 对 利用 CLUSTAL W (1.81) (Thompson 
et al，1997 )。 我 们 手工 修改 那些 显而易见 的 排序 错 
误 。 用 DnaSP4.00 (Rozas et al，2003 ) 进行 单 倍 型 
分 析 , 采用 MEGA 3.0( Kumar et al，2004 ) 中 的 
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Kimura 双 参 数 法 计算 遗传 距离 。 

Mega 3.0 ( Kumar et al，2004 ), 基于 Kimura 
双 参 数 法 计算 遗传 距离 模型 ， 用 NJ 法 构建 系统 进 
化 树 ; 用 PAUP”4.0b10 (Swofford，2002 ), 采用 最 
大 简约 法 构建 Maximum parsimony (MP) 树 ; 对 NJ 
树 和 MP 树 分 别 进行 了 自 引导 检验 ( bootstrap ) 获 
得 系统 分 支 的 置信 度 (重复 次 数 为 1 000 )。 根据 
Modeltest 3.7( Posada & Crandall，1998 ) 估算 出 数 
据 最 优 模型 。 在 Modeltest 3.7 中 产生 最 佳 核 车 酸 模 
型 为 HKY + G。 MrBayes3.1.2 ( Ronquist & 
Huelsenbeck，2003 ) 构建 Bayes 树 ， 蔡 换 模型 参数 
设置 为 核 背 酸 蔡 换 类 型 数 =2 ( nst = 2 ); 设置 位 点 
间 速 率 变异 呈 gamma 分 布 〈rates = gamma )。 对 
MCMC 变量 运行 4 条 马尔 可 夫 链 ( Markov chains )， 
以 随机 树 为 起 始 树 ， 共 运行 1 千 万 代 ， 每 100 代 进 
行 一 次 抽样 。 大 概 采 样 25 000 次 (25% ) 后 , 采 
样 值 趋 于 稳定 ， 所 以 在 计算 最 后 后 验 概率 ( posteri- 
or probabilities ) 时 ， 会 忽略 最 开始 25% 的 采样 量 ， 
根据 剩余 样本 构建 一 致 树 ， 将 所 得 结果 进行 统计 ， 
获得 系统 树 的 支 系 结构 以 及 各 支 系 的 后 验 概 率 。 系 
统 发 育 树 (NJ，MP 和 Bayes ) 均 以 大 凉 竭 旦 
(了 ,taliangensis ) 和 贵州 更 蝴 ( 7. hweichowensis ) 
作为 外 群 来 构建 。 


2 结 果 


2.1 红 疗 疣 蜂 Cyt 基因 序列 及 变异 

所 有 43 个 样品 Cyt b 基因 , 除去 两 端 不 准确 的 
部 分 ， 得 到 有 效 序列 长 度 为 753 bp。 将 本 实验 测 得 
的 39 个 红 疗 疣 央 (7T. shanjing ) 个 体 Cyt 5 基因 的 
序列 与 1 个 棕 黑 疣 晨 (了 .verrucosus )、2 个 贵州 疣 
晨 、1 个 大 凉 疣 虹 序 列 相 比 ， 共 检测 到 128 Ce 
位 点 ， 约 占 核 背 酸 总 数 的 16.99%， 其 中 70.3% 变 
异 发 生 在 密码 子 的 第 三 位 点 ， 没 有 发 现任 何 碱 基 的 
缺失 或 插 人 。 

所 有 43 个 mtDNA Cyt 5 基因 序列 定义 了 24 个 
单 倍 型 ， 其 中 1 个 棕 黑 疣 蜂 ( 7.verrucosus ) 和 39 
个 红 疗 疣 央 (7 了 .shanjing ) 样品 定义 了 21 个 单 倍 
型 (A 一 U)( 表 1)。 在 24 个 单 倍 型 中 ， 红 疗 疣 蝶 
和 棕 黑 疣 晨 ( 单 售 型 L ) 个 体 不 具有 共享 单 倍 型 ， 
但 是 单 倍 型 U 为 龙 陵 、 永 德 、 大 姚 、 双 柏 、 景 东 
且 六 库 《 地 点 不 祥 ) 所 共享 ， 单 倍 型 C 为 片 马 两 
个 地 点 所 共享 ， 其 余 则 为 各 地 方 种 群 所 特有 ( 表 
1)。 同时 用 MEGA 3.0 中 的 Kimura 双 参 数 法 计算 



























































































































































































































































这 24 个 单 倍 型 的 遗传 距离 ( 表 2 )。 所 有 个 体 与 外 
群 的 遗传 变异 范围 处 于 6.2% 一 10.6%， 个 体 间 平 
均 遗 传 距离 为 1.4%， 与 两 外 类 群 T. hweichowensis 
和 了 .taliangensis 的 平均 遗传 距离 分 别 为 7.0% 和 
9.8%; 所 有 红 疗 疣 虹 与 外 类 群 的 遗传 距离 范围 处 
于 之 间 6.9% 一 9.8%, 个 体 间 平均 变异 率 为 
1.4%。 棕 黑 疣 虹 与 所 有 红 疗 疣 晨 个 体 间 的 平均 遗 
传 距离 为 1.2% (0.4% 一 2.6% ), 而 两 外 群 间 遗 传 
距离 为 9.5% 一 9.7%, 可 见 红 疗 疣 央 和 棕 黑 疣 晨 个 
体 间 的 平均 遗传 距离 (1.2% ) 远 小 于 同 种 组 内 不 
同 物种 间 的 种 间 差 距 。 
2.2 系统 发 育 关系 

用 邻接 法 (neighbor-joining，NJ )、 最 大 简约 法 
(MP ) 和 贝 叶 斯 法 分 别 对 所 有 24 个 单 倍 型 做 分 子 系 
统 发 育 分 析 ， 贵 州 疣 蚌 和 大 凉 疣 虹 作 为 外 群 。 三 种 
分 析 得 到 的 系统 发 育 树 的 拓扑 结构 大 致 相似 (图 2， 
3 )。 从 分 子 系统 树 中 可 以 看 出 (图 2，3)， 中 国 红 疗 
疣 晨 (了 7 了 .shanjing ) 没有 构成 一 个 单 系 ， 而 是 和 棕 
黑 王 炭 (了 .aeraucosts ) 共同 构成 一 个 单 系 群 ， 有 
很 高 的 支持 率 ( BPP = 1.00, PP = 100，PP = 100 )， 
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图 1 本 研究 种 群 采样 点 分 布 示意 


Fig. 1 Distribution range and sampling sites of 








Tylotowriton verrucosus in China 
片 马 地 理 居 群 、 汗 东南 居 群 和 滇 中 滇 西 居 群 分 别 用 黑色 圆 点、 正方 
形 和 三 角形 表示 。 数 字 代表 各 采样 点 的 位 置 ， 详 细 情 况 参 见 表 1。 


The Pianma mtDNA group is indicated with circles, the Southeast Yunnan 














group is indicated with square and the Middle and West Yunnan one with 
triangles . Figures indicate the sampling sites; refer to Table 1 for details . 
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表 1 标本 及 采集 地 { A-Y 代表 不 同 单 倍 型 } 及 对 应 Cyt 5 序列 的 GenBank 序列 号 
Tab. 1 Species and their localities in the present study ( A-Y indicate different haplotype ) and 
GenBank accession number for Cyt b sequences of each sample 














物种 名 标本 编号 采集 地 单 们 型 GenBank 序列 号 
Species name Specimen number Collection location Haplotype GenBank accession number 
JP-218 云南 , 金平 (14) E EF627460 
JP-219 云南 , 金平 (14) E EF627460 
JP-220 云南 , 金平 (14) D EF627459 
LC-228 云南 ， 绿 春 (13) F EF627461 
LC-229 云南 ， 绿 春 (13) B EF627457 
Toa 云南 ， 绿 春 (13) B EF627457 
JD-113 云南 ， 景 东 (11) EF627465 
JD-114 云南 ， 景 东 (11) U EF627476 
JD-115 云南 ， 景 东 (11) U EF627476 
YJ-351 云南 , 元 江 (12) 1 EF627464 
SB-235 云南 ， 双 柏 (10) U EF627476 
SB-236 云南 ， 双 柏 (10) U EF627476 
DY-204 云南 ,大 姚 (9) M EF627468 
DY-205 云南 ,大 姚 (9) U EF627476 
DY-206 云南 ， 大 姚 (9) U EF627476 
YD-7 云南 , 永 德 (8) K EF627466 
YD-8 云南 , 永 德 (8) Q EF627472 
YD-111 云南 , 永 德 (8) K EF627466 
Tylototriton shanjing YD-112 云南 , 永 德 (8) U EF627476 
LK-143 云南 ， 地 点 不 详 (7) S EF627474 
LK-144 云南 ， 地 点 不 详 (7) U EF627476 
LIMC-256 云南 ， 龙 陵 ， 木 城 (5) A EF627454 
LIMC-257 云南 ， 龙 陵 ， 木 城 (5) H EF627463 
LL-264 云南 ， 龙 陵 ， 一 碗 水 (4) T EF627475 
LL-265 云南 ， 龙 陵 ， 一 碗 水 (4) U EF627476 
LL-266 云南 ， 龙 陵 ， 一 碗 水 (4) U EF627476 
LL-267 云南 ， 龙 陵 ， 一 碗 水 (4) R EF627473 
LL-268 云南 ， 龙 陵 ， 一 碗 水 (4) U EF627476 
LL-269 云南 ， 龙 陵 ， 一 碗 水 (4) 0 EF627470 
LL-270 云南 ， 龙 陵 ， 一 碗 水 (4) R EF627473 
LL-271 云南 ， 龙 陵 ， 一 碗 水 (4) R EF627473 
LL-272 云南 ， 龙 陵 ， 一 碗 水 (4) P EF627471 
LL-273 云南 ， 龙 陵 ， 一 碗 水 (4) EF627475 
LL-274 云南 ， 龙 陵 ， 一 碗 水 (4) N EF627469 
LL-275 云南 ， 龙 陵 ， 一 硫 水 (4) 0 EF627470 
TC-321 云南 ， 腾冲 (3) G EF627462 
PM-259 云南 ， 片 马 ， 岗 房 (1) 在 EF627458 
PM-260 云南 ， 片 马 ， 岗 房 (1) EF627458 
PM-262 云南 ， 片 马 (2) EF627458 
全 werrucosus HS-356 云南 ， 陇 川 ， 户 撤 (6) 了 EF627467 
T fweichowensis 了 2D-192 云南 ， 昭通 V EF627453 
T kweichowensis 2 2Z2D-195 云南 ， 了 昭通 W EF627456 
T. daliangensis SCXC-350 四 川 ， 西 昌 Xx EF627455 





括号 内 为 种 群 代号 ;“U” 和 “C” 代 表 种 群 间 共 享 单 倍 型 ; “7” 为 购 于 六 库 ， 
Population codes given in the brackets; “U” 和 “C” indicate shared haplotype between different populations;“7” 
Yunnan, where the specimen was bought, but the collection locality is unknown; refer to Fig. 1. for details. 











并 且 和 外 群 贵州 疣 姑 和 大 凉 疣 晨 


能 完全 分 开 。 基 于 


Bayes 系统 分 支 图 (图 2)，21 个 单 倍 型 聚合 成 3 个 
分 支 ， 其 中 ，Cladel 滇 东 南 居 群 (Southeast Yunnan 





















































group ) 分 支 全 部 由 金平 和 绿 春 个 体 组 成 ; Clade2 
片 马 居 群 ( Pianma group ) 包括 了 腾冲 和 片 马 全 部 
个 体 ; Clade3 滇 中 汗 西 居 群 ( Middle and West Yun- 
nan group ) 包括 元 江 、 景 东 、 双 柏 、 大 姚 、 永 德 、 












































但 标本 采集 地 点 不 详 ; 详 见 图 1。 














龙 陵 、 陀 川 和 六 
树 中 (图 3 )， 

















indicate the locality of Liuku, 


库 ( 地 点 不 详 ) 全 部 个 体 。 在 MP 


红 疗 疣 晨 和 棕 





内 部 也 大 致 分 为 


3 个 分 支 , 但 是 


系 为 多 歧 状 态 。 另 外 , 三 个 分 支 中 


群 和 Clade2 片 马 
很 高 的 支持 


























和 疣 晨 构 成 的 单 
3 个 分 支 之 间 
P Cladel 汗 东 
居 群 在 三 种 构 树 方法 
2,，3), 然而 ，Clade3 污 


Pp 均 得 到 


p 汗 








系 


的 关 








Ea 
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了 








五 





群 没有 得 到 很 好 的 支持 ， 并 且 三 个 分 支 之 间 的 关系 
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图 2 基于 贝 叶 斯 分 析 方法 基础 上 的 线粒体 Cyt 5 基因 
部 分 序列 单 倍 型 构建 的 Bayes 树 
Fig. 2 Bayes tree for the haplotypes of mtDNA Cyt b gene 
in the present study 

枝 上 的 数字 分 别 为 后 验 率 和 NJ 法 的 支持 率 ; 字母 代表 单 倍 型， 
详细 情况 参见 表 1。 

The values on the branch indicated the BPP and bootstrap support for 
NJ; capital letters indicate the haplotypes, the abbreviation is de- 
tailed in Table 1. 


没有 解决 。 用 MEGA 3.0 软件 计算 三 个 Clade 之 间 
的 平均 遗传 距离 为 Cladel/Clade2 = 2.7%， Cladel/ 
Clade3 = 2.3% 和 Clade2/Clade3 = 2.0%; 同时 各 分 
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图 3 基于 最 大 简约 分 析 方法 (MP ) 基础 上 的 线粒体 
Cyt b 基因 部 分 序列 单 倍 型 构建 的 最 大 简约 树 
Fig. 3 MP tree for the haplotypes of mtDNA Cyt b gene in 
the present study 

枝 上 的 数字 为 支持 率 ; 字母 代表 单 倍 型 ， 详 细 情 况 参见 表 1。 
The values on the branch indicated that the bootstrap support for MP; 
capital letters indicate the haplotypes, the abbreviation is detailed in 
Table 1. 


两 者 分 别 与 外 类 群 间 的 变异 率 (6.2% 一 10.6% )。 
因此 ， 从 mtDNA Cyt b 序列 差异 ， 支 持 红 疗 疣 是 与 
棕 黑 疣 晨 间 的 DNA 差异 值 (0.4% 一 2.6% ) 处 在 





支 内 标本 间 的 遗传 变异 率 均 未 超过 1% 。 


3 讨论 














种 内 差异 范围 内 。 从 
疣 蜂 (7 了 . shanjing ) 逢 











间 具 有 种 内 差异 ， 红 疗 疣 





















































线粒体 cyt 6 成 为 研究 种 内 或 近 缘 种 间 系 统 发 F 
育 和 遗传 问题 最 常用 的 工具 之 一 ， 并 且 它 的 序列 的 。 不 支持 红 疗 疣 
异 被 广泛 应 用 于 动物 类 群 的 分 类 研究 中 (Bradley ”之 间 的 亲缘 关系 明显 
& Baker，2001; Li et al，2006 )。 近 年 来 动物 cyt 6 ”更 近 ， 两 者 处 于 种 内 水 
基因 研究 表明 ， 种 内 个 体 间 序列 差异 一 般 在 0% 一 ”研究 结果 一 致 。 另 外 ， 
4.06%% 之 间 ， 超 过 6 名 的 个 体 间 已 有 明显 的 亚 种 或 和 红 疗 犹 晨 (了 . shanjing ) 的 形态 
种 的 分 化 (Yang et al，2001; Yang et al，2002; 色彩 和 疗 粒 差异 〈 棕 黑 疣 





Wang et al, 2004 )。 
体 DNA 的 序列 








而 在 蝶 


差异 一 般 约 在 8.1% 一 15.8% 之 间 ， 








而 种 内 差异 在 3.5%% 
通过 与 外 类 群 7. taliangensis 


遗传 变异 率 的 分 析 比 较 ， 可 


疗 疣 蚌 之 间 的 遗传 变异 率 〔0.4 一 2.6%% ) 远 小 于 两 
外 类 群 间 的 变异 率 (9.5% 一 9.7% )， 也 远 小 于 这 


以 下 〔Chan et al, 2001 )。 本 文 














原 科 动 物 中 ， 种 间 线 粒 























i， 在 分 子 水 平 上 证 实 了 红 疗 
棕 黑 疣 虹 (7T. verrucosus ) 
原 与 棕 黑 疣 晨 的 遗传 分 化 
未 达到 种 级 水 平 。 分 子 系统 发 育 分 析 进 一 步 表明 ， 
原 (7.shanjing ) 的 单 系 性 ， 且 两 
也 较 它 们 


a 


者 


与 外 类 群 的 亲缘 关系 


EE。 本 文 结果 同 Lu ( 2001 ) 








棕 黑 疣 虹 (TT. werrucosu 
态 差异 主要 表现 


5 ) 
在 








原 疗 粒 小 ， 彼 此 区 分 不 














分 清晰 ; 而 红 疗 疣 晨 疗 








和 了 .kweichowensis 的 
处 看 出 ， 棕 黑 疣 晨 和 红 


果 支 持 T.verrucosus 乔 














显 )(Lu, 2001), 此 外 并 
分 它们 。 综 上 所 述 ， 结 合 形态 和 分 子 系统 分 析 的 
7 .shanjing 为 同一 物种 。 

T 了 .verrucosus《 1871 ) 的 定名 早 于 7 . shanjing ( 1995 )， 
遵照 国际 命名 法 规 ， 后 者 应 归 人 前 者 ， 即 7 了 .shanji- 
ng 为 了.verrucosus 的 同 物 异 名 。 另外， 又 





出 且 大 ， 彼 此 区 分 十 分 明 























没有 其 它 质 的 特征 可 以 
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EE 
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了 .verrucosus 的 中 文 名 红 疗 疣 晨 早 于 棕 黑 疣 晰 ， 所 
以 ， 我 们 建议 恢复 7 .verrucosus 的 中 文 名 红 疗 疣 晨 。 
外 ， 从 本 文 的 初步 研究 结果 看 ,分 布 于 中 国 
的 红 疗 疣 蜂 (7 .verrucosus ) 大 致 可 划分 为 3 个 地 
理 居 群 (图 3 )， 即 滇 东 南 居 群 、 片 马 居 群 和 演 中 
演 西 居 群 。 关 于 红 疗 犹 时 的 种 群 的 遗传 多 样 性 和 系 
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